Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7531 1

GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTAG
AGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=----- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT === - - -
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCG
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTAG
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCG
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTAG
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCGIGI
———————————— AGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC----------AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCARG
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCANRG
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC=-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCANRG
AGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=----- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTIG
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTAG
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-=-=--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT - -=-=-=-=---
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTAG
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC=-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
AGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=----- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTAG
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTIA ———————————
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-=-=--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-=-=--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTIA ———————————
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-=-=--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
———————————————————————————————————————————————————————————— AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATITCCCAAAACTTAAGTCG I L IR
AGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=----- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT - -=-=-=-=---
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCG
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC=-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTIGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC —————————— AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTCA
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] uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se
size: 7531bp; fragments: 268; full length: 32 (>=6777.9bp)
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/ 696.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.i
size: 7831bp; fragments: 266; full length: 32 (>=7047.9bp)
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divergence to consensus (%)

TE: Itr_1 family 696
size: 6215bp; fragments: 608; full length: 3 (>=5593.5bp)

20

15

10

5
!

O—?—

| | | | |
0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

TE consensus (bp)

coverage (bp)

100 120 140 160

80

Before TEtrimmer 6215 bp

g o)

» U

I I I I I
1000 2000 3000 4000 5000 6000
TE consensus genomic coverage plot (bp)

TE consensus self dotplot (bp)

1000 2000 3000 4000 5000 6000

0

I
1000

2000 3000 4000
TE consensus self dotplot (bp)

I
5000

I
6000

No TE domain detected

I I I I I
1000 2000 3000 4000 5000
TE consensus structure and protein hits (bp)

I
6000




After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

ORF12

Bl ORFs

B PFAM domains

‘_
ORF3 ORF10 ORF8
ORF15 ORF2 } ORF5 ORF6 }
— — ) —
ORF1 ORF14 ORF13 ORF11 ORF4 ORF7 ORF9
— — — — — —)
Retrotrans_gag RVT 1 } RT_RNaseH Integrase_H2C2 Baculo _F
rve
1000 2000 3000 4000 5000 6000




[E consensus before TEtrimmer (bp)
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